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I 
 
摘  要 
多室草苔虫是一种重要的药源生物，从这种生物体内提取出的多种草苔虫内
酯被证明有着较强的抗癌活性，其中草苔虫内酯bryostatin 1是治疗阿尔茨海默症
和多种癌症的最有希望的药物来源，而草苔虫内酯bryostatin 1的产生与多室草苔
虫体内的共生细菌“Candidatus Endobugula sertula”密切相关。然而，国内学者
从中国沿海的多室草苔虫中却一直未能成功提取出这种最具药用价值的草苔虫
内酯bryostatin 1。从中国沿海多室草苔虫提取草苔虫内酯的这种现状究竟是因为
多室草苔虫本身的遗传差异所导致还是受到其体内共生细菌的影响？ 
目前有关于多室草苔虫的群体遗传分化研究有限，而对于其体内细菌的关注
往往仅局限于“Endobugula sertula”这一种不可培养的共生细菌。为了今后更加
深入地利用和开发多室草苔虫这种极具潜力的药源生物并提供相关背景知识，本
研究主要利用基于限制性酶切的简化基因组SLAF-seq和微生物宏基因组DNA的
16S rRNA基因高变区的高通量测序，对中国沿海多室草苔虫的群体遗传分化和
共附生细菌多样性开展了一系列研究，具体研究结果和结论如下： 
1. 多室草苔虫的群体遗传分化 
基于线粒体DNA控制区片段的研究结果，在4个地理群体总共104条序列中，
共检测到10个多态简约信息位点和11个核苷酸变异位点，定义了8个单倍型。单
倍型多样性（h）和核苷酸多样性（π）分别为0.1307和0.0007；单倍型网络图、
NJ系统进化树、各地理群体之间的遗传距离比较和Fst值都显示，各地理群体之间
不存在显著的遗传结构，但是三亚地理群体和其它地理群体之间的遗传距离较远。
中性检验、核苷酸不配对分布曲线和吻合度检验则显示多室草苔虫在历史上并未
发生过大规模扩张。 
基于SLAF-seq的研究结果，SLAF标签多态性比例为10.93%，系统发育树显
示各地理群体之间的遗传分化并不明显，群体遗传结构分析结果显示各地理群体
之间的最佳分群数为1，PCA结果显示三亚地理群体和其它地理群体样品之间的
距离较远，可能存在一定的遗传差异。 
总的来说，中国沿海多室草苔虫的遗传多样性水平较低，这与其受到的选择
压力较小、各地理群体间基因交流频繁导致其难以积累足够多的有效遗传变异有
关。而多室草苔虫作为一种污损生物，能够通过附着在轮船底部依靠轮船航行而
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扩散、群体生长发育迅速、适应的生境范围较为广泛是造成其不存在显著的遗传
结构的主要原因。 
2. 生活史不同发育阶段多室草苔虫共附生细菌多样性和群落组成的比较 
变形菌门（Proteobacteria）在多室草苔虫各个发育阶段时期都大量存在、拟
杆菌门（Bacteroidetes）只在幼虫阶段丰度较低、放线菌门（Actinobacteria）主要
集中于成虫群体和幼虫阶段、蓝细菌门（Cyanobacteria）则在初虫群体阶段大量
富集。在更高的分类水平上，共附生细菌的组成更加复杂，并且一直在变化，没
有一种细菌类群是始终占据主导地位。这是多室草苔虫能够根据发育过程中不同
阶段的代谢情况和生理需求而选择性地调节体内细菌的组成和丰度的一种适应
性机制，以使自身能与更多生理特性各异的细菌类群建立联系，从而更好地使其
为自身代谢活动和生理需求提供支持。 
在不同阶段时期出现的细菌类群主要参与到了宿主三大类的生理代谢活动：
第一类是参与到宿主对生长环境的适应过程；第二类是为宿主提供防御并起到保
护作用；第三类参与到某些元素的生物地球化学循环过程中。 
3. 不同地点多室草苔虫共附生细菌多样性和群落组成结构的比较 
在各地的多室草苔虫共附生细菌样品中，变形菌门（Proteobacteria）所占的
比例最大，几乎都在50%以上，其次是拟杆菌门（Bacteroidetes）和蓝细菌门
（Cyanobacteria）。在厦门的样品中软壁菌门（Tenericutes）所含比例很高；在深
圳的样品中，其它的所占比例较大的细菌有浮霉菌门（Planctomycetes）和疣微菌
门（Verrucomicrobia）；在三亚的样品中，放线菌门（Actinobacteria）、浮霉菌门
（Planctomycetes）和疣微菌门（Verrucomicrobia）占有一定比例。在各地的海水
样品中，依然是变形菌门（Proteobacteria）所占的比例最大，其次是蓝细菌门
（Cyanobacteria），拟杆菌门（Bacteroidetes）和放线菌门（Actinobacteria）。多室
草苔虫的所有高丰度共附生细菌类群几乎都包含在核心菌群里，但即使是属于核
心菌群的那些共附生细菌里，细菌的丰度变化依然较大，显示出不同样品间组成
上的巨大差异。而稀有生物圈细菌的种类繁多，大部分都特异性地属于某个地点
的样品。另外，共生细菌“Candidatus Endobugula sp.”是各地多室草苔虫中唯一
的高丰度特异性共生细菌。 
总的来说，多室草苔虫共附生细菌群落组成与海水环境中的细菌群落组成差
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异较大。另外，在共附生细菌群落内部则同时表现出宿主特异型和栖息地特异型。
这是共生细菌自身传递模式和不同栖息地环境条件的差异等内在和外在因素共
同作用的结果。三亚和其它地点共附生细菌群落之间存在着遗传结构，这可能与
温度等环境要素的差别以及三亚和其它地点多室草苔虫之间的遗传差异有关系。 
4. 夏冬两季附着高峰期多室草苔虫多样性和群落组成结构的比较 
夏冬两季附着高峰期多室草苔虫样品中的主要类群包括，变形菌门
（Proteobacteria）、蓝细菌门（Cyanobacteria）、拟杆菌门（Bacteroidetes）、软壁菌
门（Tenericutes），而变形菌门（Proteobacteria）在多室草苔虫样品中所占的比例
最大，海水水样中比例最大的是变形菌门（Proteobacteria）和蓝细菌门
（Cyanobacteria）。夏冬附着高峰期多室草苔虫共附生细菌与海水中的细菌种类
类别差异较大，两个附着高峰期的多室草苔虫共附生细菌之间的细菌类别差异也
很大。尽管如此，但是需要指出的是，夏冬附着高峰期的多室草苔虫共附生细菌
样品中，几乎所有的高丰度细菌类群都包含在两组样品共享的核心菌群之中，样
品各自特异性拥有的OTU所代表的细菌种类丰度都极低。 
夏冬附着高峰期多室草苔虫共附生细菌的群落结构组成变化幅度不大，这应
该是由于不同附着高峰期多室草苔虫生理活动和代谢需求的类型和强度趋于一
致，因而导致的核心菌群的组成保持稳定；而稀有生物圈的细菌尽管种类较多，
但由于丰度极低，因而对共附生细菌群落结构组成的影响有限。 
5. 多室草苔虫体内细菌传递模式探究 
多室草苔虫体内细菌传递模式是横向传递模式。这是其根据自身为适应不同
环境的差异而带来的需求变化和微生物对自身所能够提供产物的不同而采取的
生存策略。 
“Candidatus Endobugula sp.”在多室草苔虫中遵循着横向传递模式，并且应
该是一种不同于“E. sertula”但是同属于 Candidatus Endobugula 属的其它细菌。
中国沿海的多室草苔虫中所共生的细菌种类并不包括“E. sertula”， 而是主要共
生“Candidatus Endobugula sp.”。这种共生细菌种类上的差异，最终决定了中国
沿海的多室草苔虫不能产生最具药用价值的草苔虫内酯 bryostatin 1。 
关键词：多室草苔虫；高通量测序；SLAF-seq；群体遗传分化；共附生细菌；微
生物多样性
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